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Las isoflavonas , presentes fundamentalmente en la soja, presentan cierta actividad estrogénica gracias a su capacidad de interaccionar con los receptores 
estrogénicos endógenos humanos. Su ingesta se ha asociado con efectos beneficiosos sobre la salud, entre los que destaca una mejora en la sintomatología de la 
menopausia. Por ello, las isoflavonas han cobrado un interés creciente como alternativa al uso de la terapia hormonal sustitutiva durante este periodo de vida de la mujer. 
Para que las isoflavonas de la dieta actúen en el organismo es necesario su bioconversión hacia otros metabolitos más estables y con mayor actividad biológica 
como el equol, el compuesto derivado de las isoflavonas con la mayor actividad estrogénica y antioxidativa. Estas transformaciones las realizan poblaciones de la 
microbiota intestinal en la porción más distal del tracto gastrointestinal. Sin embargo, solo alrededor del 30 % de la población occidental es capaz de producir equol, lo 
que se debe a las grandes variaciones interindividuales en la composición de la microbiota en especies y número. Las poblaciones microbianas y las correspondientes 
rutas bioquímicas implicadas en estas transformaciones no están aún bien caracterizadas. En este trabajo se desarrolló un modelo colónico in vitro basado en cultivos 
fecales para estudiar el papel de la microbiota intestinal en la biotransformación de las isoflavonas. 
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Resultados y Discusión 
Introducción 
La presencia o ausencia de isoflavonas en el 
medio (MCBISO y MCB) no revelarón mediante está 
técnica cambios importantes en los microorganismos 
mayoritarios (Figura 1).  
En los cultivos fecales combinados con la cepa de 
S. equolifaciens, la banda correspondiente a este 
microorganismo aparecía muy tenue, indicando que el 
crecimiento de la cepa era sobrepasado por otros 
microorganismos presentes en las heces. 
Figura 1.. Perfiles DGGE del ADNr 16S de diferentes 
muestras de cultivos fecales en MCB o MCBISO con y sin S. 
equolifaciens. Marcadores de DGGE: Ruminococcus 
flavefaciens, Faecalibacterium prausnitzii, Flavonifractor plautii, 
Bifidobacterium adolescentis, S. isoflavoniconvertens y S. 
equolifaciens (DSM 24851).  
Los cultivos fecales mostraron una gran 
variabilidad en la producción de equol en función 
de la mujer de procedencia de las heces con las 
que se llevaron a cabo (Figura 2). En todos los 
co-cultivos ensayados se observó un efecto 
sinérgico en la producción de equol, 
correspondiendo la máxima producción (70 M) 
a los cultivos que combinaban heces de varias 
mujeres con la cepa de S. equolifaciens.  
No se observaron diferencias en los SCFAs 
mayoritarios en los cultivos fecales realizados en 
medio con y sin isoflavonas (MCBISO y MCB) (Figura 
3). En general, los ácidos acético, propanoico 
(propiónico) y butírico aumentaron, disminuyendo 
ligeramente la relación acético/propiónico respecto a 
los controles. Por el contrario, algunos SCFAs 
minoritarios (isobutírico, isovalérico, caproico y 
valérico) aumentaban o disminuían sin ninguna 
tendencia clara dependiendo de la mujer.  
Figura 2. Determinación de equol mediante UPLC en medio 
MCBISO en diferentes muestras procedentes de distintas 
combinaciones de cultivos fecales con y sin  S. equolifaciens 
DSM 24851. 
Conclusiones 
Optimización de las fermentaciones. Se ensayaron distintas condiciones para estandarizar los cultivos fecales. Como más adecuadas, se seleccionaron 
condiciones de ligera agitación e incubación en anaerobiosis durante 24 h en medio MCB (medium for colon bacteria) modificado (con 0.2 % de glucosa) y caldo 
MCBISO (MCB suplementado con 160 mg/L de isoflavonas). Para la propagación de S. equolifaciens de forma rutinaria se utilizó medio GAM (Gifu anaerobic medium) 
suplementado con un 0.5 % de arginina, que se incubó a 37ºC en anaerobiosis . 
Cultivos fecales. Se llevaron a cabo fermentaciones a partir de heces de dos mujeres menopáusicas productoras de equol, tratadas previamente durante uno (1.1) o 
tres (9.3) meses con un preparado comercial a base de isoflavonas de soja (Fisiogen, Zambon; 80 mg). Como control positivo de la producción de equol se utilizó la cepa 
Slackia equolifaciens DSM 24851 productora de este compuesto. También se realizaron co-cultivos combinando heces de diferentes mujeres entre sí, en presencia o en 
ausencia de S. equolifaciens. 
 
Análisis de la microbiota, isoflavonas y SCFAs. Se tomaron muestras cada 24 h que se emplearon para el análisis de la composición microbiana mediante 
DGGE. La detección y cuantificación de isoflavonas, daidzeína y genisteína, y el metabolito equol se llevó a cabo por UPCL, y los SCFAs producidos mediante CG. 
• La producción de equol en los cultivos fecales se ve favorecida por la presencia de una mayor diversidad de microorganismos intestinales que, en su conjunto, 
aportarían las actividades catalíticas necesarias para la conversión de isoflavonas. 
• El modelo desarrollado permitirá continuar el estudio del metabolismo de las isoflavonas de soja por la microbiota y el aislamiento e identificación de microorganismos 
intestinales implicados en la bioconversión de isoflavonas y en la formación de equol. 
Figura 3. Concentración (μg/mL) de los SCFAs mayoritarios (acético, 
propiónico y butírico) y la relación acético/propiónico determinados 
mediante CG en los cultivos fecales de varias mujeres en medio MCB 
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